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Varios autores señalan que los ganados criollos presentan resistencia a enfermedades, lo cual incre-
menta su valor como recurso genético. El virus de la leucosis bovina (VLB) es linfotrópico, se transmite 
de forma horizontal o por vía iatrogénica. Los resultados de los estudios sobre la presencia del VLB 
en colombia son variables. El complejo mayor de histocompatibiliad de los bovinos conocido como 
BoLA (Bovine Lymphocyte Antigen), está formado por tres clases de genes con diferente función. Los 
genes clase II codifican glico-proteínas que se unen a péptidos exógenos y son expresadas por células 
del sistema inmune. Los alelos del gen BoLA-DRB3.2 se han relacionado con caracteres productivos 
y con enfermedades (Juliarena et al., 2008; Panei et al., 2009; Hernández 2010). 
En cien muestras de ganado criollo hartón del Valle (HV) del Banco de ADN del Laboratorio de 
genética animal de la Universidad Nacional de colombia sede Palmira se determinó la presencia 
del VLB siguiendo la metodología PCR anidado descrita por Beier et al. (2001) y se genotipificaron 
los animales para el gen DRB3.2* utilizando la metodología de PcR-SBT (Sequence Based Typings) 
descrita por Takeshima et al. (2009). Se encontró el porcentaje de presencia del virus. Para el gen 
BoLA-DRB3.2* se determinaron las frecuencias alélicas, la heterocigocidad esperada (He) y observada 
(Ho) con uso del programa Arlequín, versión 3.5 (Excoffier, 2010). La asociación entre el VLB y los 
alelos del gen BoLA-DRB3.2* se halló con el Odds Ratio (OR) y se realizó un test exacto de Fischer 
con el software SAS versión 9,1 para determinar la significancia estadística del valor de OR.
Resultados
Los resultados mostraron: (1) 23.2 % de presencia del VLB, un porcentaje menor que el reportado 
por Hernández, (2010) para el ganado criollo colombiano (26.7 %) y para el mismo grupo racial (83.3 
%). (2) 37 alelos por PcR-SBT. Los alelos más frecuentes fueron *1101 (0.2041 ± 0.0289); *20012 
(0.1224 ± 0.0235) y *2006, *2801 (0.0714 ± 0.0184). (3) Mediante PcR-SBT se encontraron 10 alelos 
recientemente reportados entre ellos BoLA-DRB3*R, *R-02, *R-73, *R-141, *R-142, *R-147, *R-177, 
*R-qbb, *YA30new y *YA97sp3 todos con frecuencia menor a 5%. (4) La He fue mayor que la Ho (0.92 
y 0.73, respectivamente), el valor FIS fue de 0.21 (P α < 0.01). Los datos obtenidos son similares a 
los reportados para otros ganados criollos (Hernández, 2010; Fernández et al., 2008; Juliarena et 
al., 2008; Ripoli et al., 2004; Kelly et al., 2003). (5) Se encontraron asociaciones positivas entre la 
ausencia del VLB y los alelos *1101, *2709 y *20012; en contraste, se encontraron asociaciones 
entre la presencia del VLB y los alelos *1002, *25011 y *R-146. (6) Los datos de asociación difieren 
de los reportados por Hernández (2010), pero concuerdan con los de Panei et al. (2009). Los alelos 
de resistencia presentaron una frecuencia conjunta del 32%. (6) Los alelos con asociaciones posi-
tivas fueron categorizados como resistentes (R), los alelos con asociaciones negativas categorizados 
como susceptibles (S) y los alelos sin asociación categorizados como neutrales (N), de acuerdo con 
la categoría de los alelos se genotipificaron los animales como: NN=42.3%, NR=32.4%, NS=5.1%, 
RR= 19.2%, RS=0% y SS=1%.
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Conclusión
El ganado HV tiene poca presencia del VLB, alta diversidad del gen BoLA-DRB3.2 y asociaciones 
positivas y negativas entre el VLB y alelos DRB3.2.
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